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SSR-маркеры успешно применяются для различных направлений исследований: для построе-
ния генетических карт, оценки генетического разнообразия сортов, установления родословных 
селекционного материала [1 с. 10-14, 2 с. 1163-1165]. Для идентификации генотипов методом SSR-
анализа в основном используются маркеры, ограничивающие динуклеотидные повторы. Получае-
мые экспериментальные данные показывают, что использование динуклеотидных повторов со-
пряжено с рядом недостатков. Определенную помощь в устранении недостатков может оказать 
создание маркеров, ограничивающих тринуклеотидные, тетрануклеотидных повторы, а также по-
вторы с более сложной организацией повторяющегося мотива. В настоящее время использование 
накопленных массивов данных, полученных в результате выполнения проектов по полногеномно-
му секвенированию геномов растений, а также секвенированию транскриптома предоставляет но-
вые возможности для идентификации микросателлитных последовательностей и разработки но-
вых микросателлитных маркеров, в частности ограничивающих последовательности, повторяю-
щийся мотив в которых отличается от динуклеотидного. Такие маркеры могут обладать большей 
надежностью по сравнению с уже существующими, лучше подходят для практического использо-
вания [3 с. 585-587, 4 с. 835-839].  
Целью данной работы было создание SSR-маркеров, повторяющийся мотив которых превыша-
ет два нуклеотида, пригодных для идентификации сортов и видов рода Malus. Такие маркеры поз-
волят повысить точность методов ДНК-идентификации видов Malus, а также позволят определять 
сортовую принадлежность клоновых подвоев, в том числе у растущих деревьев, что невозможно 
сделать по морфологическим признакам.  
В качестве объекта исследования использовали коллекцию ДНК яблони, состоящую из 28 
представителей рода Malus, включая 22 культурных сорта яблони и 6 сортов клоновых подвоев.  
Для анализа полиморфизма использовали метод ПЦР-анализа. Состав реакционной смеси для 
амплификации объемом 20 мкл был следующий: 10×буфер для Taq полимеразы с (NH4)2SO4, без 
MgCl2; 1,5 мМ MgCl2; 0,2 мМ dNTP; 0,5 нМ праймеры; 1 ЕА Taq-полимераза; 20 нг ДНК. Для ана-
лиза использовались праймеры производства компании “Праймтех” (Минск). Были подобраны 
оптимальные условия ПЦР: I-й этап: 1 цикл: 94оС - 4 мин; II-й этап: 35 циклов: 94оС – 30 сек; 50оС 
– 45 сек; 72оС - 1 мин; III-й этап: 1 цикл: 72оС - 7 мин. Полученные фрагменты разделяли методом 
капиллярного электрофореза в центре коллективного пользования «Геном» Института генетики и 
цитологии НАН Беларуси с помощью секвенатора ABIPRISM Genetic Analyzer 3500 (Applied 
Biosystems). Проводили статистическую обработку данных полученного состава аллелей. Частота 
встречаемости аллелей рассчитывалась как отношение доли каждого аллеля к общему количеству 
аллелей. Величина информационного полиморфизма маркеров (PIC) вычислялась по формуле: 
PIC=1-Σpi
2
 (где pi – частота i-того аллеля).  
Для анализа генетического разнообразия представителей сформированной коллекции рода 
Malus было разработано 24 пары SSR-маркеров, ограничивающих повторы с мотивом не менее 4 
нуклеотидов, подобранные к отдельным регионам 1-10 хромосомы генома яблони сорта Golden 
Deliceous, с использованием  данных секвенирования, представленных в GenBank. 
Анализа длины аллелей сортов яблони в локусах, ограниченных разработанными нами марке-
рами, показал, что 3 маркера не позволяли выявлять полиморфизм в исследуемых локусах микро-
сателлитных последовательностей, 10 маркеров не позволяли получить информативных данных 
для оценки уровня полиморфизма, 5 маркеров показывали нечеткие фрагменты или не давали 
возможности оценить данные в мультиплексной ПЦР-реакции. Они были исключены из дальней-
шего исследования. 
В результате проведенного исследования для дальнейшей работы были отобраны 6 пар моле-
кулярных маркеров-кандидатов: MC06L2, MC03L1, MC10L1, MC05L1, MC08L01, MC09L04. С их 















ных аллелей. Количество полиморфных аллелей для каждого маркера составило: MC06L2 – 9, 
MC03L1 – 6, MC10L1 – 7, MC05L1 – 9, MC08L01 – 14, MC09L04 – 12.  
Расчёт частоты встречаемости аллелей показал, что аллель с наибольшей частотой встречаемо-
сти у сформированной коллекции выявляется с помощью SSR-маркера MC05L1, а аллели с 
наименьшая частота встречаемости с помощью SSR-маркера MC08L01. Средняя частота встреча-
емости аллелей составила: MC06L2 – 11,1 %, MC03L1 – 16,7 %, MC10L1 – 14,3 %, MC05L11 – 
11,1 %, MC08L01 – 7,1 %, MC09L04 – 8,3 %. 
Количество уникальных генотипов, для каждого маркера составили: MC06L2 – 6, MC03L1 – 4, 
MC10L1 – 5, MC05L1 – 9, MC08L01 – 13, MC09L04 – 13. Среднее количество уникальных геноти-
пов в исследованной выборке равнялось 8,3. 
PIC для каждого SSR-маркера составил: MC06L2 – 0,757; MC03L1 – 0,742; MC10L1 – 0,80; 
MC05L1 – 0,737; MC08L01 – 0,893; MC09L04 – 0,813. Как видно из представленных результатов, 
величина данного показателя для маркеров MC08L01 и MC09L04 оказалась выше 0,80. В среднем 
для 6 маркеров PIC составил 0,79. 
Примеры выявленных аллелей с помощью отобранных молекулярных маркеров-кандидатов 




Рисунок – Аллели сорта яблони Бабушкино выявленные с помощью маркеров MC08L01  
(метка R6G), MC06L2 (метка ROX), MC10L1 (метка FAM), MC09L04 (метка TAMRA) после  
разделения фрагментов амплификации методом капиллярного электрофореза. Длина аллелей  
указана цифрами в парах нуклеотидов 
 
Подбор наиболее информативных маркеров является важной задачей при изучении генетиче-
ского разнообразия любой культуры. Тестирование разработанных молекулярных маркеров на 
сортах яблони различного генетического происхождения позволило выделить среди них 6, харак-
теризующихся высоким уровнем полиморфизма. Они могут являться кандидатами для включения 
в набор для ДНК-идентификации как сортов яблони домашней, так и сортов клоновых подвоев. 
Разработанные маркеры могут также быть использованы для оценки генетического разнообразия и 
сохранения уникальных генетических ресурсов представителей рода Malus.  
 
Работа выполнена при финансовой поддержке гранта БРФФИ №Б18М-040. 
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Кладбище – общегородская территория, и к ее благоустройству, архитектуре, ландшафту, эсте-
тике должны предъявляться такие же требования, как и к другим элементам города. В крупных 
городах, кладбища могут быть вынесены и в пригородные зоны [1, с. 207]. 
Кладбища относятся к группе ритуальных парков со специальными формами насаждений. Они 
подразделяются на обычные гражданские - регулярные и лесные, крематории с колумбариями и 
мемориальные. В последние годы при озеленении мест погребений признано нежелательным вы-
саживать деревья рядом с могилами. В то же время инструкции, определяющие некоторые аспек-
ты архитектурно–ландшафтной организации мест захоронений, предусматривают озеленение 20% 
территории кладбища. Пинск по классификации городов относится к большим городам, имея 
население 137961 человек (данные за 2018 год), поэтому количество кладбищ может варьировать-
ся от 5 до 10 кладбищ [2, с. 200]. 
Цель исследования заключалась в проведении инвентаризации зелёных насаждений специ-
ального назначения – кладбищ, изучении их видового состава и определении состояния древесных 
и кустарниковых насаждений.  
Объектом исследования являлись территории захоронений г. Пинска и его окрестностей: 
кладбище по ул. Спокойной, на юго-западе от д. Посеничи (Пинское городское кладбище), южнее 
д. Посеничи, в районе д. Заполье и Крайновичское кладбище. 
Преобладающие на территории района дерново-подзолистые песчаные почвы обладают очень 
высокой водопроницаемостью и бедны элементами питания для растений. При этом природно-
климатические условия вполне благоприятны для произрастания основных твердолиственных по-
род.  
В результате инвентаризационных исследований, проведённых в 2018-2019 гг. было выявлено 
986 объектов растительного мира, из которых 663 приходится на древесную растительность, 323 - 
на кустарниковую. В процентном соотношении указанные выше две группы растений составляют 
67,2% : 32,8% соответственно (таблица). 
Было выявлено 23 вида растений, которые относятся к 19 родам, входят в 15 семейств. По ко-
личеству растительности явно преобладает отдел Голосеменных (Pinophyta), растений на которых 
приходится 66,8%, а на отдел Покрытосеменные (Magnoliophyta) – 33,2%. 
К числу наиболее крупных семейств относятся Кипарисовые (Cupressáceae) – 5 видов (21,7% от 
общего количества видов), Сосновые (Pináceae) – 3 вида (13,0%), Маслиновые (Oleaceae) и Са-
пиндовые (Sapindáceae) представленные 2 видами (8,7%).  
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